Digital signal processing of mitochondrial genomes by Sonnenschein, Jiří
  
VYSOKÉ UČENÍ TECHNICKÉ V BRNĚ 
BRNO UNIVERSITY OF TECHNOLOGY 
 
FAKULTA ELEKTROTECHNIKY A KOMUNIKAČNÍCH 
TECHNOLOGIÍ 
ÚSTAV BIOMEDICÍNSKÉHO INŽENÝRSTVÍ 
FACULTY OF ELECTRICAL ENGINEERING AND COMMUNICATION 
DEPARTMENT OF BIOMEDICAL ENGINEERING 
ČÍSLICOVÉ ZPRACOVÁNÍ MITOCHONDRIÁLNÍCH  
GENOMŮ 
DIGITAL SIGNAL PROCESSING OF MITOCHONDRIAL GENOMES 
BAKALÁŘSKÁ PRÁCE 
BACHELOR’S THESIS 
AUTOR PRÁCE JIŘÍ SONNENSCHEIN  
AUTHOR 





Cílem této bakalářské práce je vyzkoušet nový a výpočetně méně náročný způsob 
klasifikace mitochondriálních sekvencí, při kterém je využito převodu symbolické 
sekvence do numerického zápisu. Úvodní část je věnována popisu nukleových kyselin a 
mitochondrií. Navazující část se zaměřuje na možnosti numerického vyjádření zápisu 
biologických sekvencí beze ztráty původní biologické informace. Jsou popsány 
možnosti fázové a frekvenční analýzy genomických signálů. Je uveden princip shlukové 
analýzy a metody konstrukce dendrogramu. V praktické části je provedena analýza 
mitochondriálních genomů, u kterých je vypočtena jejich rozbalená a kumulovaná fáze. 
Pomocí shlukové analýzy jsou porovnány mitochondriální sekvence a sestrojen 
dendrogram. 
KLÍČOVÁ SLOVA 




The aim of this thesis is to test new less hardware demanding method of mitochondrial 
genom classification, for which numerical representation of biological sequences is 
used. Introductory part is focused on description of nucleic acids and mitochondrion. In 
following part of thesis, types of numerical representation of biological sequences 
without losing the original biological information are described. There are introduced 
possibilities of phase and frequency-domain analysis and principles of cluster analysis 
and dendrogram construction methods. Practical part of this work deals with analysis of 
mitochondrial genome for which cumulated and unwrapped phases are calculated. 
Mitochondrial sequences are compared by cluster analysis and dendrogram is 
constructed. 
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ÚVOD 
Genom je souborem veškeré genetické informace daného organismu. Tato informace je 
uložená v DNA (kyselina deoxyribonukleová). Konkrétně je dána pořadím a výskytem 
dusíkatých bází, jakožto adeninu, cytosinu, guaninu a thyminu. Pro studium genetické 
informace obsažené v biologických sekvencích je možné využít výpočetních technik, 
které umožňují převést tyto sekvence znaků, reprezentující jednotlivé báze, do 
numerického zápisu. Tento převod je výhodný zejména pro rychlé počítačové 
zpracování. Je známo několik možností, jak sekvence do takovéhoto zápisu převést. 
Vhodné je však dbát na bezztrátovost přenosu informace. Se sekvencemi, vyjádřenými 
numerickou reprezentací, lze dále pracovat. Jednou z možností je numericky zapsané 
sekvence porovnat pomocí fázové analýzy, či se zaměřit na shlukovou analýzu a 
podobnost sekvencí vykreslit dendrogramem.  
V první části této práce uvádím informace o nukleové kyselině, jakožto o nositeli 
genetické informace. 
Jelikož je tato práce zaměřena na zvláštnosti genetické informace u mitochondrií, 
uvádím popis jejich struktury, metabolismu, genetického kódu a původu. 
Zařadil jsem kapitolu o numerickém vyjádření zápisu biologických sekvencí, 
zároveň v této kapitole uvádím principy realizace fázové analýzy. 
V následující kapitole se zaměřuji na praktické srovnání kumulované a rozbalené 
fáze mezi vybranými organismy. 
Protože budu mitochondriální sekvence srovnávat pomocí shlukové analýzy, 
uvádím principy realizace této metody a výpočetní algoritmus potřebný pro sestrojení 
dendrogramu, vyjadřujícího podobnost sekvencí. 
V závěrečné části této práce pak uvádím výsledky, na kterých lze pozorovat, jakou 
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1 NUKLEOVÉ KYSELINY 
Pro uvedení do problematiky uvedu stručné informace o nukleových kyselinách, 
zejména molekule DNA. 
Nukleové kyseliny jsou polynukleotidy (polymery mononukleotidů spojené 
fosfodiesterovými vazbami). Podle druhu polynukleotidového řetězce je dělíme na 
RNA (kyselina ribonukleová) a DNA (kyselina deoxyribonukleová). [2] 
1.1 DNA (deoxyribonukleová kyselina) 
DNA tvoří dva navzájem komplementární polynukleotidové řetězce. Jeden řetězec má 
vždy směr fosfodiesterových vazeb 5' » 3' a druhý 3' » 5'.  
Podobně jako RNA obsahují v mnohonásobném opakování čtyři dusíkaté báze 
jakožto deriváty:  
• Purinu (viz. Obr. 1.1) - adenin (A), guanin (G)  
• Pyrimidinu (viz. Obr. 1.2) - thymin (T), cytosin (C).  
 
Obr. 1.1 - Purinové báze [2] 
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Obr. 1.2 - Pyrimidinové báze [2] 
Cukernatou složkou je 2-deoxy-D-ribóza, které oproti ribóze chybí v poloze 
2' kyslík.  
Mezi dusíkatými bázemi protějších vláken dochází k vazebným interakcím. Dle 
zákona komplementarity se spolu váží vždy jen 2 specifické dusíkaté báze a to sice: 
• Adenin a Thymin (spojeny 2 vodíkovými můstky) 
• Cytosin a Guanin (spojeny 3 vodíkovými můstky) 
Mezi sousedními bázemi navíc působí van der Waalsovy síly, které pomáhají k 
celkové stabilitě molekuly. 
Molekula DNA je tedy tvořena dvěma navzájem komplementárně propojenými 
řetězci (viz. Obr. 1.3).  [3] 
 
Obr. 1.3 - Model DNA molekuly [1] 
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2 MITOCHONDRIÁLNÍ GENY 
V práci se budu zabývat zvláštnostmi genetického kódu kódujícího mitochondriální 
geny, proto nejprve představím, co mitochondrie jsou, jakou mají strukturu, funkci a 
genetické zvláštnosti. 
2.1 Mitochondrie 
Mitochondrie je organela obalená membránou. Tyto membránové organely můžeme 
najít ve většině eukaryotických buněk (např. lidských). Velikost mitochondrie měříme 
v mikrometrech, takže v buňce se jich může vyskytovat až sto tisíc. Mitochondrie je 
obalena dvěma biomembránami – vnější a vnitřní. Vnější membrána je dostatečně 
pórovitá a tak bariéru pro malé molekuly tvoří z větší části membrána vnitřní, kde také 
dochází k nejdůležitějším metabolickým pochodům. Probíhá zde Krebsův cyklus, 
dýchací řetězec, také beta-oxidace mastných kyselin. Hlavní funkcí mitochondrií je 
syntéza ATP jako donora metabolické energie pro většinu exergonických procesů 
v buňce. Neméně důležité jsou pak při procesech, jako je buněčná diferenciace, buněčná 
smrt a také kontrola buněčného cyklu a růstu.  
2.1.1 Struktura 
Mitochondrie jsou jednou z nejobjemnějších součástí buňky (například u jaterní buňky 
tvoří přibližně jednu pětinu objemu). Mají válcovitou strukturu o průměru 0,5 – 1 µm 
s délkou v průměru 3 – 4 µm (tato délka se však může u jednotlivých druhů velmi lišit). 
Jsou připojeny na systém mikrotubul cytoskeletu, pomocí kterých jsou fixovány na 
specifická místa v buňce nebo jsou pomocí nich přesouvány (nejčastěji na místa, kde je 
vysoká spotřeba ATP).  
Mitochondrie se skládají ze dvou samostatných biomembrán tvořených fosfolipidy. 
Tyto membrány vytvářejí dva kompartmenty. Velký vnitřní prostor zvaný matrix a 
daleko užší mezimembránový (intermembránový) prostor (viz. Obr. 2.1). 
Vnější membrána uzavírá intermembránový prostor vůči cytoplazmě. Svým 
složením se velmi liší od vnitřní membrány. Obsahuje velké množství transportního 
proteinu porin, vytvářejícího v membráně nespecifické kanály dvojnou vrstvou lipidů. 
Díky tomuto složení mohou membránou procházet molekuly do hmotnosti 5 000 až  
10 000 daltonů (1,660 538 782±0,000 000 028)×10-27 kg), mezi něž spadají i menší 
proteiny. Díky této relativně velké propustnosti se složení intermembránového prostoru 
  15 
chemicky blíží cytoplazmě. 
Vnitřní membrána je velmi zvrásněná. Vytváří neúplné přepážky a je poskládána 
do četných hran (mitochondriálních krist), které výrazně zvětšují její povrch. U 
některých tipů mitochondrií je povrch navíc zvětšen trubičkovitými výběžky. Obsahuje 
asi 20% speciálního fosfolipidu kardiolipinu, díky kterému je silně nepropustná pro 
ionty, čemuž přispívá i gradient tvořený elektrochemickým potenciálem H+ pohánějící 
ATP-syntázu. Hlavní součástí vnitřní membrány jsou enzymy respiračního řetězce, 
účastnící se oxidačních reakcí v transportu elektronů. Enzymový komplex ATP syntáz, 
produkující ATP do matrix. Dále pak velké množství transportních proteinů, selektivně 
vyměňujících metabolity pro matrix.  
Matrix tvoří velký vnitřní objem, který obsahuje množství enzymů  
metabolizujících pyruvát a mastné kyseliny, dále enzymy cyklu trikarbonových kyselin 
(cyklus kyseliny citronové, Krebsův cyklus), které oxidují vzniklý acetyl CoA a enzymy 
metabolizující lipidy (𝛽𝛽-oxidace mastných kyselin). [4][5] 
 
Obr. 2.1 - Schematické znázornění stavby typické mitochondrie živočichů (převzato z: 
wikipedie) 
2.1.2 Genetický kód 
Mitochondrie obsahují cirkulární (kruhové) molekuly DNA. Tato mitochondriální DNA 
(mtDNA) reprezentuje mitochondriální chromosom. DNA zde není spojena s histony a 
tvoří tak chromosom prokaryontního typu. Každý chromosom se v mitochondriích 
vyskytuje vícekrát (u člověka 5-10krát, u kvasinky až 50krát). Velikost mitochondriální 
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DNA se liší podle typu organismu. U savců a hub je počet nukleotidových párů roven 
několika desítkám tisíc, u rostlin jich mohou být až statisíce. Z celkového počtu DNA 
tvoří mtDNA přibližně 1% u savců a 15% u kvasinek. Vyskytují se však i výjimky – 
například u vajíčka žáby mají podíl na 99% genetického materiálu. 
U mitochondriální DNA rozlišujeme dva řetězce – těžký řetězec H (obsahuje větší 
množství purinů) a řetězec lehký L (obsahuje vyšší množství pyrimidinů). Těžký 
řetězec obsahuje 12 ze 13 strukturních genů kódujících polypeptidy (produktem těchto 
strukturních genů jsou podjednotky NADH dehydrogenázy, cytochromoxidázy a F1F0 
komplexu), 14 z 22 tRNA kódujících genů a oba rRNA kódující geny. Celkem tedy 
mtDNA u člověka obsahuje 37 genů a její řetězec má délku 16 569 párů bazí. 
Mitochondriální DNA až na výjimky (např. rostliny) neobsahuje žádné introny a tak na 
sebe kódující sekvence přímo navazují. Jedinou výjimku tvoří D-smyčka (D-loop), 
která je označována jako nekódující segment mtDNA. Tato smyčka o délce 1121 pb je 
tvořena řetězcem DNA triple helix, ve kterém dochází k překryvu dvou H řetězců. Tato 
smyčka je místem, kde je kontrolována většina transkripčních a translačních 
mechanismů.  
 
Obr. 2.2 - Schéma mitochondriální DNA člověka, včetně vyznačených genů (převzato z: 
wikipedie) 
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Genetický kód mitochondrií se poněkud odlišuje od eukaryontního. Například 
kodon UGA je v univerzálním kódu stop kodonem, kdežto u mitochondrie kóduje 
tryptofan. AUA nekóduje izoleucin ale metionin. Dále pak AGA společně s AGG 
nekódují arginin, ale jsou stop kodony. 
Proteosyntetický systém je podobný prokaryotnímu. Ribozomy jsou prokaryotního 
typu, čili 70s ribozomy, ribozomální RNA se podobají sekvencí nukleotidů bakteriálním 
rRNA a syntéza polypeptidového řetězce začíná jako u bakterií N-formylmethioninem a 
ne metioninem jako u eukaryotní proteosyntézy. Transkripce je katalyzována 
mitochondriální RNA-polymerasou. Sestřih RNA transkriptů je katalyzován samotnou 
RNA (samosestřih). U člověka jsou obě vlákna mtDNA transkribována z jednoho 
promotoru jako souvislá molekula RNA. Díky tomu jsou oba transkripty zcela 
symetrické. Posttranskripční modifikací obou transkriptů vznikají jednotlivé rRNA, 
tRNA a mRNA. Z transkriptu druhého vlákna je asi 90% sekvencí degradováno (nemají 
informační funkci). [6][7][8][9][10] 
2.1.3 Vznik a vývoj mitochondrií 
Mitochondrie se rozmnožují autoreprodukcí – tedy rozdělení již existujících 
mitochondrií. Před samotným rozdělením probíhá prodlužování mitochondrie (zvětšuje 
se plocha obou membrán). Dále dělení mitochondrie probíhá tak, že dojde nejprve 
k zaškrcení vnitřní membrány. Vytvoří se tak dva vnitřní oddíly. Zároveň dojde  
i k zaškrcení vnější membrány.  
DNA se u mitochondrie replikuje během celého buněčného cyklu (nezávisle na 
replikaci jaderné DNA). Jen malá část membránových proteinů a jejich podjednotek je 
však syntetizována přímo v mitochondriích. Většina je kódována jadernými geny a jsou 
vytvářeny na cytoplazmatických ribozomech. Podobně jsou syntetizovány  
i membránové lipidy v hladkém endoplazmatickém retikulu. Tyto proteiny a lipidy musí 
být dopraveny jak do vnější a vnitřní membrány, tak do matrix.   
Tento způsob, jakým se mitochondrie dělí (přehrádečné dělení), je důkazem jejich 
bakteriálního původu.  
Mitochondriální geny mohou stejně jako jaderné geny a chromosomy podléhat 
mutacím. Jako příklad takovýchto mutací můžeme uvést skupinu mutant u kvasinek tzv. 
malé mutanty, jejichž buňky a kolonie jsou oproti normálním neobyčejně malé.  
U těchto zmutovaných druhů neprobíhá v důsledku chromosomových delecí 
proteosyntéza, nebo jim chybí DNA vůbec a proto jsou mitochondrie zcela nefunkční. 
Přes tento defekt se však mitochondrie mohou stále rozmnožovat. Podobné defektní 
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změny jsou známé i u člověka. Jsou způsobeny mutacemi v mitochondriálních, či 
jaderných genech, které kódují mitochondriální proteiny a projevují se chorobami, které 
postihují nervový a svalový systém. 
Mitochondriální genom tvoří určitou část genetické paměti buňky. Při sexuálním 
rozmnožování na rozdíl od mitózy, kdy se mitochondrie distribuují rovnoměrně mezi 
geny dceřiné buňky (obě mají pak stejnou informaci nesenou mtDNA), dochází 
k situaci, kdy vajíčka obsahují velké množství cytoplazmy a tedy i mitochondrií, kdežto 
spermie nemají mitochondrie vůbec nebo se na procesu oplození neúčastní. Z toho 
plyne, že se při tvorbě zygoty podílí na její mitochondriální skladbě jen matka. Můžeme 
zde pak hovořit o maternální dědičnosti (tzn. že většina mitochondriální genetické 
informace je děděna pouze po matce). [4][6]  
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3 NUMERICKÉ VYJÁDŘENÍ ZÁPISU 
BIOLOGICKÝCH SEKVENCÍ 
3.1 Reprezentace nukleotidů 
Dusíkaté báze v DNA můžeme rozdělit podle specifických vzájemných vztahů do tří 
skupin:  
• Podle struktury molekuly – rozlišujeme mezi puriny (R), mezi které patří adenin 
(A) a guanin (G) a pyrimidiny (Y), mezi které patří cytosin (C) a thymin (T). 
• Podle síly vazby – rozlišujeme mezi slabou vazbou (W), kde jsou báze adeninu a 
guaninu propojeny dvěma vodíkovými můstky a vazbou silnou (S), ve které jsou 
cytosin a guanin spojeny třemi vodíkovými můstky. 
• Podle vázaného radikálu – rozlišujeme podle obsahu amino skupiny (NH3) 
značené (M) u adeninu a guaninu a keto skupiny (C=O) značené (K) u tyminu a 
guaninu. 
Popis sekvence pomocí těchto tří kritérií lze využít pouze tehdy, když každý 
z nasekvenovaných znaků odpovídá jedné z výše uvedených možností. Sekvence 
nemusí mít ale vždy takto jednoznačný záznam. Mohou být zarušené šumem, či 
vykazovat variabilitu u populace, pro kterou je sekvenování prováděno. Zápis 
takovýchto dat může být nespecifický, může obsahovat zdvojené záznamy a podobně. 
Z tohoto důvodu se na základě IUPAC standardu doplňují nové třídy (uvedeno  
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Tab. 3.1 - IUPAC/IUBMB kódy pro nukleové kyseliny. 
Symbol         Význam  Původ označení  
G G Guanin  
A A Adenin  
T T Thymin  
C C Cytosin  
U U Uracil  
R G nebo A PuRin  
Y T nebo C PYrimidin  
M A nebo C AMino  
K G nebo T Keto  
S G nebo C Silná (Strong) interakce (3 vodíkové můstky)  
W A nebo T Slabá (Weak) interakce (2 vodíkové můstky)  
H A nebo C nebo T 
Není to G, H zvoleno jako následující v 
abecedě po G  
B G nebo T nebo C Není to A, B jako následující po A  
V G nebo C nebo A Není to T (U), V po U  
D G nebo A nebo T Není to C, D po C  
N G nebo A nebo T nebo C Cokoliv (aNy)  
 
Na základě struktury, síly vazby a vázaného radikálu na bázi můžeme tento 
klasifikační systém vyjádřit pomocí nukleotidového tetrahedronu neboli čtyřstěnu 
(viz. Obr. 3.1). V tomto prostoru jsou nukleotidy mapovány do čtyř vektorů, symetricky 
rozložených v 3D prostoru. Jednotlivé vektory jsou orientovány směrem k vrcholům 
čtyřstěnu. Každá z šesti hran odpovídá jedné třídě z páru nukleotidů. Vzniklá 
reprezentace je třírozměrná. Osy v tomto prostoru reprezentují na ose x vazbu slabá 
mínus silná, na ose y amino mínus keto skupinu, na ose z purin mínus pyrimidin 
(viz. ( 3.1 )). 
 𝑥𝑥 = 𝑊𝑊 − 𝑆𝑆,      𝑦𝑦 = 𝑀𝑀 −𝐾𝐾, 𝑧𝑧 = 𝑅𝑅 − 𝑌𝑌. ( 3.1 ) 
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Obr. 3.1 - Nukleotidový čtyřstěn [1] 
Z takto zkonstruovaného čtyřstěnu můžeme dále vyjádřit vektory reprezentující 
nukleotidy dosazením {±1} souřadnic za vrcholy obklopující krychle. Získáme tak 
vektorový zápis (viz. ( 3.2 )). 
 
?⃗?𝑎 = 𝑖𝑖 + 𝑗𝑗 + 𝑘𝑘�⃗ , 
𝑐𝑐 = −𝑖𝑖 + 𝑗𝑗 − 𝑘𝑘�⃗ , 
?⃗?𝑔 = − 𝑖𝑖 − 𝑗𝑗 + 𝑘𝑘�⃗ , 
𝑡𝑡 = 𝑖𝑖 − 𝑗𝑗 − 𝑘𝑘�⃗ . ( 3.2 ) 
 
 Podobným způsobem můžeme do tohoto nukleotidového čtyřstěnu zahrnout i další 
skupiny nukleotidů dle IUPAC konverze (viz. Tab. 3.1). Jejichž vektorovou 
reprezentaci můžeme vyjádřit rovnicemi (viz. ( 3.3 )). 
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𝑤𝑤��⃗ = ?⃗?𝑎 + 𝑡𝑡2 = 𝑖𝑖,�⃗  
𝑠𝑠 = 𝑐𝑐 + ?⃗?𝑔2 = −𝑖𝑖,�⃗  
𝑚𝑚��⃗ = ?⃗?𝑎 + 𝑐𝑐2 = 𝑗𝑗,�⃗  
𝑘𝑘�⃗ = ?⃗?𝑔 + 𝑡𝑡2 = −𝑗𝑗,�⃗  
𝑟𝑟 = ?⃗?𝑎 + ?⃗?𝑔2 = 𝑘𝑘�⃗ , 
?⃗?𝑦 = 𝑐𝑐 + 𝑡𝑡2 = −𝑘𝑘�⃗ , 
𝑏𝑏�⃗ = 𝑐𝑐 + ?⃗?𝑔 + 𝑡𝑡3 = − ?⃗?𝑎3 , 
𝑑𝑑 = ?⃗?𝑔 + 𝑡𝑡 + ?⃗?𝑎3 = − 𝑐𝑐3 , 
ℎ�⃗ = 𝑡𝑡 + ?⃗?𝑎 + 𝑐𝑐3 = − ?⃗?𝑔3 , 
𝑢𝑢�⃗ = ?⃗?𝑎 + 𝑐𝑐 + ?⃗?𝑔3 = − 𝑡𝑡3. 
( 3.3 ) 
 
 
Tyto vektory poté můžeme obdobně zobrazit pomocí nukleotidového čtyřstěnu 
(viz. Obr. 3.1). 
Tuto 3D reprezentaci můžeme zredukovat do 2D prostoru, projekcí nukleotidového 
čtyřstěnu do adekvátně zvolené roviny. Pokud námi zvolenou rovinu budeme považovat 
za komplexní, získáme novou komplexní reprezentaci nukleotidů. Výběr roviny je 
podmíněn parametry, které chceme sledovat. V našem případě (sledování vlastností 
typu „large scale“) se jeví jako nejlepší rozdělení podle silná-slabá vazba (S-W) a purin-
pyrimidin (Y-R), což odpovídá projekci do roviny 𝑥𝑥𝑥𝑥𝑧𝑧. Výsledkem této projekce je 
komplexní reprezentace (viz. Obr. 3.2), ve které lze bázím dosadit příslušné rovnice 
(viz. ( 3.4 )). U bází A-T, respektive C-G je zachována symetrie zobrazení vzhledem 
k reálné ose, u párů purin a pyrimidin vzhledem k ose imaginární.  
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𝑎𝑎 = 1 + 𝑗𝑗, 
𝑐𝑐 = −1 − 𝑗𝑗, 
𝑔𝑔 = −1 + 𝑗𝑗, 
𝑡𝑡 = 1 − 𝑗𝑗. ( 3.4 ) 
 
Obr. 3.2 - Reprezentace nukleotidů v komplexní rovině (projekce xOz ) [1] 
Podobným způsobem lze tuto komplexní rovinu v projekci 𝑥𝑥𝑥𝑥𝑧𝑧 rozšířit i pro 
rovnice definované pro IUPAC symboly (viz. Tab. 3.1). Opět sledujeme odlišnosti typu 
silná-slabá vazba (S-W) a purin-pyrimidin (Y-R) v rovině 𝑥𝑥𝑥𝑥𝑧𝑧 (viz. Obr. 3.3). Opět 
získáme příslušné rovnice (viz. ( 3.5 )). 
 
𝑤𝑤 = 1, 
𝑦𝑦 = −𝑗𝑗, 
𝑠𝑠 = −1, 
𝑟𝑟 = 𝑗𝑗, 
𝑘𝑘 = 𝑚𝑚 = 𝑛𝑛 = 0, 
𝑑𝑑 = 13 (1 + 𝑗𝑗), 
ℎ = 13 (1 − 𝑗𝑗), 
𝑏𝑏 = 13 (−1 − 𝑗𝑗), 
𝑣𝑣 = 13 (−1 + 𝑗𝑗). 
( 3.5 ) 
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Obr. 3.3 - Reprezentace IUPAC symbolů v komplexní rovině (projekce xOz ) [1] 
Reprezentace nukleotidů může být dále redukována do 1D prostoru, přičemž je 
použito mapování ( 3.6 ). Získáme tak sekvenci DNA zapsanou jako dlouhé číslo ve 
čtyřkové soustavě. Takto zapsaná reprezentace však nepřipisuje stejnou váhu všech 
kódujících znaků a zavádí tak např. u thyminu váhu větší než u cytosinu. Tento zápis 
tak nerespektuje symbolický zápis, kde mají všechny znaky váhu stejnou.   
 {𝐴𝐴,𝐶𝐶,𝐺𝐺,𝑇𝑇} → {0, 1, 2, 3}   ( 3.6 ) 
 
Důležitou vlastností výše uvedených reprezentací, tedy vektorové (3D, čtyřstěn) a 
kvadrantové (2D, komplexní) je, že umožňují získat původní (originální vstupní) 
sekvenci jak ze získaného vektorového, tak komplexního signálu. [1][11]  
3.2 Numerické mapování 
Sekvence DNA je 1D signálem, který je tvořen čtyřmi bázemi A, C, G, T. Pro 
numerické zpracování a možnost se signálem dále pracovat, je vhodné tuto sekvenci 
převést do jiného formátu. Jako vhodný formát použitelný pro další úpravy je 
reprezentace pomocí čísel.  
Mezi jednu z nejpoužívanějších číselných reprezentací patří Binární 4D 
reprezentace. Tato metoda je založena na tvorbě čtyř indikačních sekvencí (uA(n), 
uC(n), uT(n), uG(n)), pomocí kterých vyjadřujeme přítomnost nebo nepřítomnost dané 
báze na pozici n. Vektor uA registruje přítomnost adeninu (A), uC cytosinu (C), uT 
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thyminu (T),  uG guaninu (G). Algoritmus je takový, že pokud je na dané pozici n 
daného vektoru přítomna příslušná báze, zapíše se na danou pozici 1, v opačném 
případě 0. Jakákoliv trojice z těchto čtyř indikačních sekvencí je dostatečná k určení 
celého DNA řetězce, protože   
 𝑢𝑢𝐴𝐴[𝑛𝑛] + 𝑢𝑢𝑇𝑇[𝑛𝑛] + 𝑢𝑢𝐶𝐶[𝑛𝑛] + 𝑢𝑢𝐺𝐺[𝑛𝑛] = 1 , 𝑝𝑝𝑟𝑟𝑝𝑝 𝑘𝑘𝑎𝑎ž𝑑𝑑é 𝑛𝑛. ( 3.7 ) 
Jako příklad takového zápisu uvedu například sekvenci ‘AGATCAGCGG‘, která bude 
po převodu zapsána jako: 
 
𝑢𝑢𝐴𝐴 = 1010010000, 
𝑢𝑢𝐶𝐶 = 0000100100, 
𝑢𝑢𝑇𝑇 = 0001000000, 
𝑢𝑢𝐺𝐺 = 0100001011. 
( 3.8 ) 
[12][13]  
3.3 Fázová analýza 
Fázová analýza je metoda založená na výpočtu fáze komplexního čísla. Fáze 
komplexního čísla je periodickou veličinou – komplexní číslo se nezmění jak přičtením, 
odečtením, jakýmkoli násobkem 2𝜋𝜋 k nebo od jeho fáze. Abychom se vyhnuli 
nejednoznačným výpočtům fáze, dle standardní matematické konvence omezujeme fázi 
komplexního čísla do rozsahu (−𝜋𝜋,𝜋𝜋], čímž zajistíme jednoznačné určení jakkoli 
orientovaných vektorů v komplexní rovině. Proto genomické signály, definované 
rovnicemi ( 3.4 ), mohou nabývat pouze hodnot {− 3𝜋𝜋4 ,−𝜋𝜋4 , 𝜋𝜋4 , 3𝜋𝜋4 }  radiánů. [1][14] 
3.3.1 Kumulovaná fáze 
Kumulovaná fáze je sumou fází všech komplexních čísel v sekvenci od prvního 
nukleotidu až po aktuální. Pro komplexní reprezentaci ( 3.4 ) nabývá kumulovaná fáze 
v určitém místě sekvence hodnoty: 
 𝜃𝜃𝑐𝑐 = 𝜋𝜋4 [3(𝑛𝑛𝐺𝐺 − 𝑛𝑛𝐶𝐶) + (𝑛𝑛𝐴𝐴 − 𝑛𝑛𝑇𝑇)], ( 3.9 ) 
kde 𝑛𝑛𝐴𝐴 ,𝑛𝑛𝐶𝐶 ,𝑛𝑛𝐺𝐺 , a 𝑛𝑛𝑇𝑇 odpovídají počtům nukleotidů adenin, cytosin, guanin a thymin 
v sekvenci od prvního kodonu, až po aktuální. Spád kumulované fáze 𝑠𝑠𝐶𝐶  je pak 
v určitém místě DNA řetězce spojen s frekvencí výskytu nukleotidu kolem tohoto místa, 
čemuž odpovídá rovnice: 
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 𝑠𝑠𝑐𝑐 = 𝜋𝜋4 [3(𝑓𝑓𝐺𝐺 − 𝑓𝑓𝐶𝐶) + (𝑓𝑓𝐴𝐴 − 𝑓𝑓𝑇𝑇)], ( 3.10 ) 
kde 𝑓𝑓𝐴𝐴 , 𝑓𝑓𝐶𝐶 ,𝑓𝑓𝐺𝐺 ,𝑓𝑓𝑇𝑇  jsou frekvence výskytu jednotlivých nukleotidů A, C, G, T v sekvenci. 
[1][14] 
3.3.2 Rozbalená fáze 
U rozbalené fáze dochází k úpravě hodnot v sekvenci komplexních čísel. Při výpočtu 
rozbalené fáze probíhá korekce takovým způsobem, že je udržována absolutní hodnota 
rozdílu mezi fází každého prvku v sekvenci a fází jemu předcházející na hodnotě menší, 
než 𝜋𝜋 pomocí přičtení nebo odečtení vhodného násobku 2𝜋𝜋 k nebo od fáze aktuálního 
kodonu. Pomocí tohoto mechanismu dochází k eliminování fázových skoků, což 
umožňuje pozorování skutečných globálních fázových trendů v sekvenci. 
Při této korekci aplikované na reprezentaci ( 3.4 ), rozlišujeme mezi pozitivními, 
negativními a neutrálními tranzicemi. Pozitivní tranzice 𝐴𝐴 →  𝐺𝐺, 𝐺𝐺 →  𝐶𝐶, 𝐶𝐶 →  𝑇𝑇, 
𝑇𝑇 →  𝐴𝐴, vyjadřují zvětšení rozbalené fáze – čemuž odpovídá trigonometrická rotace 
o 𝜋𝜋/2. Negativní tranzice  𝐴𝐴 →  𝑇𝑇, 𝑇𝑇 →  𝐶𝐶, 𝐶𝐶 →  𝐺𝐺, 𝐺𝐺 →  𝐴𝐴 vyjadřují zmenšení 
rozbalené fáze – čemuž odpovídá trigonometrická rotace o −𝜋𝜋/2. Zbylé tranzice jsou 
fázově neutrální. Dále je definováno rozlišení pro neutrální tranzice prvního typu  
𝐴𝐴 ↔  𝐴𝐴, 𝐶𝐶 ↔  𝐶𝐶, 𝐺𝐺 ↔  𝐺𝐺, 𝑇𝑇 ↔  𝑇𝑇, kde je rozdíl fází v každém případě roven nule – 
nedochází tak ke změně rozbalené fáze a neutrální tranzice druhého typu („on average“) 
𝐴𝐴 →  𝐶𝐶, 𝐶𝐶 →  𝐴𝐴, 𝐺𝐺 →  𝑇𝑇, 𝑇𝑇 →  𝐺𝐺, kde je rozdíl fází ±𝜋𝜋. 
Jak již bylo výše uvedeno, dle standardní matematické konvence omezujeme fázi 
komplexního čísla do rozsahu (−𝜋𝜋,𝜋𝜋]. Tím preferujeme jako výslednou hodnotu 𝜋𝜋 před –𝜋𝜋. Standardně definovaná rozbalená fáze, která je takto implementována ve většině 
komerčních softwarových matematických řešení, proto přiřazuje hodnotu 𝜋𝜋 tranzicím 
2. typu, což zkresluje rozbalenou i kumulovanou fázi (pokud použijeme komplexní 
reprezentaci, ve které se vyskytují záporná čísla na reálné ose). Tento problém však 
nevzniká při použití rovnic ( 3.4 ), které jsou v této práci. 
Abychom se vyhnuli tomuto problému preference 𝜋𝜋 před –𝜋𝜋, lze provést 
následující korekce. 
• Pro dlouhé genomické sekvence, čítající 106 – 108  nukleotidů, přičítáme 
rovnoměrně rozdělená náhodná malá čísla ke každé komplexní reprezentaci 
nukleotidu. Dosáhneme toho, že pravděpodobnost výskytu hodnot, jejichž 
rozdíl mezi fázemi je blízký −𝜋𝜋 bude stejně pravděpodobný jako u rozdílů 
blízkých 𝜋𝜋, což potlačí drift rozbalené fáze k pozitivním hodnotám. 
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• Primárně pro krátké a střední sekvence (např. genom viru), ale i pro dlouhé 
sekvence lze využít vlastního výpočtu rozbalené fáze, ve kterém za obě 
neutrální tranzice dosadíme nulu. 
U mnou použité komplexní reprezentace ( 3.4 ), za předpokladu aplikování výše 
zmíněných opatření, nabývá rozbalená fáze v určitém místě sekvence hodnoty: 
 𝜃𝜃𝑢𝑢 = 𝜋𝜋2 (𝑛𝑛+ − 𝑛𝑛−), ( 3.11 ) 
kde n+ a n- odpovídají počtům pozitivních a negativních tranzicí v sekvenci od prvního 
kodonu, až po aktuální. Spád rozbalené fáze 𝑠𝑠𝑢𝑢  je pak v určitém místě DNA řetězce 
vyjádřen vztahem: 
 𝑠𝑠𝑢𝑢 = 𝜋𝜋2 (𝑓𝑓+ − 𝑓𝑓−), ( 3.12 ) 
kde 𝑓𝑓+ a 𝑓𝑓− odpovídají frekvencím výskytu pozitivních a negativních tranzicí 
v sekvenci. 
Závěrem je třeba uvést, že pomocí kumulované fáze získáváme statistický obraz  
o nukleotidech, zatímco pomocí rozbalené fáze o párech nukleotidů. [1][14] 
3.4 Volba reprezentace pro analýzu a klasifikaci sekvencí 
Pro později prováděnou fázovou analýzu a klasifikaci sekvencí se z  uvedených 
reprezentací nejvíce hodí 2D komplexní reprezentace. Jednak nese stejné množství 
informace jako sekvence v symbolickém zápisu, dále je dobře čitelná pro lidského 
operátora, umožňuje rychlé zpracování (podvzorkování signálu – více v kapitole 6) a 
nezavádí další informace nad rámec symbolického zápisu.  
1D ani 3D reprezentace všemi těmito výhodami nedisponují. Výhodnost 2D zápisu 
oproti 1D a 3D lze pozorovat již přímo na samotném grafickém výstupu - viz Příloha A, 
ve které jsou uvedeny ukázky 1D (viz. A.1), 2D (viz. A.2) a 3D (viz. A.3) grafického 
srovnání mitochondriálních sekvencí relativně příbuzných organismů Mus musculus 
(myš domácí) a Rattus norvegicus (potkan obecný). Z těchto grafů lze jasně pozorovat 
podobnost sekvencí u  2D reprezentace vyjádřené rozbalenou, nebo kumulovanou fází. 
U 1D ani 2D reprezentace již tato podobnost sekvencí tak dobře viditelná není. 
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4 FÁZOVÁ ANALÝZA 
V této kapitole se budu zabývat fázovou analýzou mitochondriálního genomu  
u konkrétních organismů. Budu zkoumat mitochondriální genom zástupců říše 
živočichů - hmyz (Insecta), ptáci (Aves), savci (Mammalia). Dále zástupce říše rostlin - 
jednoděložné (Liliopsida) a zástupce říše hub (Ascomycota). Získaná data porovnám 
s výsledky fázové analýzy u eukaryotického chromozomu (chromozomy 11, 20 
organismu Homo sapiens, chromozom 13 organismu Gallus gallus) a u prokaryotického 
chromozomu bakterie Escherichia coli. 
Jako zdroj dat jsem využil Genomickou databázi NCBI (National Center for 
Biotechnology Information). 
Fázovou analýzu provádím na základě využití vztahů komplexní  
reprezentace ( 3.4 ) a poznatků popsaných v kapitole 3.2. 
Níže uvedené grafy vykreslující rozbalenou a kumulovanou fázi, jsou vyhotoveny 
pomocí programu Matlab, s využitím vlastního skriptu CumsumUnwrapPlot.m 
(viz. Příloha B.1). 
Tab. 4.1 - Taxonomické zařazení organismů, u kterých je provedena fázová analýza 
Taxonomické zařazení oranismů 
Říše Animalia Animalia Animalia Plantae Fungi Bacteria 
Kmen* Arthropoda Chordata Chordata 
Magnolio- 
phyta Dikarya Proteobacteria 
Třída Insecta Aves Mammalia Liliopsida Ascomycota 
Gamm 
Proteobacteria 










Rod Drosophila Gallus Homo Oryza Pichia Escherichia 
Druh D. melanogaster G. gallus H. sapiens O. sativa P. pastoris E. coli 
*Oddělení (pro rostliny a houby) 
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4.1 Výsledky analýzy 
 
Obr. 4.1 - Rozbalená a kumulovaná fáze mitochondriálního genomu Drosophila melanogaster. 
Sekvence NC_001709.1 (Drosophila melanogaster mitochondrion, complete 
genome). Délka 19 517 pb. 
 
Obr. 4.2 - Rozbalená a kumulovaná fáze mitochondriálního genomu Gallus gallus. Sekvence 
NC_001323.1 (Gallus gallus mitochondrion, complete genome). Délka 16 775 pb. 
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Obr. 4.3 - Rozbalená a kumulovaná fáze mitochondriálního genomu Homo sapiens. Sekvence 
NC_012920.1 (Homo sapiens mitochondrion, complete genome). Délka 16 569 pb. 
 
Obr. 4.4 - Rozbalená a kumulovaná fáze mitochondriálního genomu Pichia pastoris. Sekvence 
NC_015384.1 (Pichia pastoris CBS 7435 mitochondrion, complete genome). Délka 
35 683 pb. 
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Obr. 4.5 - Rozbalená a kumulovaná fáze mitochondriálního genomu Oryza sativa Japonica 
Group. Sekvence NC_011033.1 (Oryza sativa Japonica Group mitochondrion, 
complete genome). Délka 490 520 pb. 
 
Obr. 4.6 - Rozbalená a kumulovaná fáze eukaryotického chromozomu Homo sapiens. Sekvence 
NC_000011.9 (Homo sapiens chromosome 11, GRCh37.p5 Primary Assembly). 
Délka 135 006 516 pb. 
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Obr. 4.7 - Rozbalená a kumulovaná fáze eukaryotického chromozomu Homo sapiens. Sekvence 
NC_000020.10 (Homo sapiens chromosome 20, GRCh37.p5 Primary Assembly). 
Délka 63 025 520 pb. 
 
Obr. 4.8 - Rozbalená a kumulovaná fáze eukaryotického chromozomu Gallus gallus. Sekvence 
NC_006100.2 (Gallus gallus chromosome 13, reference assembly). Délka 
18 911 934 pb. 
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Obr. 4.9 - Rozbalená a kumulovaná fáze prokaryotického chromozomu Escherichia coli. 
Sekvence NC_008253.1 (Escherichia coli 536, complete genome). Délka 
4 938 920 pb. 
4.2 Vyhodnocení analýzy 
Pro analyzované sekvence jsem stanovil spád jak u rozbalené, tak i u kumulované fáze. 
Spád jsem stanovil pomocí klasické lineární regrese. Výsledné hodnoty jsou uvedeny 
níže (viz. Tab. 4.2 a Tab. 4.3). Dále jsou v tabulce (viz. Tab. 4.4) uvedeny četnosti 
nukleotidů, purinů a pyrimidinů v sekvencích. 
Po zhlédnutí kumulovaných fází u mitochondriálních sekvencí lze říci, že se liší od 
kumulované fáze jak eukaryotického, tak prokaryotického chromozomu.  
U eukaryotického chromozomu má kumulovaná fáze tendenci držet se hodnot blízkých 
nule (viz. Obr. 4.6, Obr. 4.7, Obr. 4.8). To vypovídá o charakteristicky vyváženém 
výskytu purinů a pirimidinů v sekvenci. Toto tvrzení lze podpořit simulovanou 
sekvencí, ve které je náhodný a přesto vyrovnaný poměr jednotlivých nukleotidů. 
Z průběhu této sekvence (viz. Obr. 4.10) lze vyčíst, že ač je poměr nukleotidů 
vyrovnaný, není ničím charakteristický. 
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Obr. 4.10 - Rozbalená a kumulovaná fáze náhodně generované sekvence. Poměr nukleotidů 
A:G:C:T je 0,25: 0,25: 0,25: 0,25. Délka 1 000 000 pb.[15] 
U prokaryotického chromozomu se v průběhu kumulované fáze vyskytují maxima 
a minima (viz. Obr. 4.9). Kumulovaná fáze u mitochondriálních sekvencí nevykazuje 
svými průběhy příslušnost k eukaryotickému, ani k prokaryotickému chromozomu. Její 
průběh je u organismů Drosophila melanogaster, Gallus Gallup, Homo sapiens spíše 
klesající (viz. Obr. 4.1, Obr. 4.2, Obr. 4.3), u organismu Pichia pastoris rostoucí 
(viz. Obr. 4.4) a u mitochondriálního genomu Oryza sativa blízký nulové hodnotě, 
avšak s nepravidelným kolísáním mezi kladnými a zápornými hodnotami. 
Rozbalená fáze má u eukaryotického chromozomu lineárně rostoucí průběh. To 
vypovídá o stejném výskytu pozitivních a negativních tranzic v sekvencí. Podobně je 
tomu i u chromozomu prokaryotického. U mitochondriálních sekvencí můžeme 
pozorovat podobnou tendenci, avšak průběh křivky není tak hladký. To lze pozorovat 
např. u mitochondriálního genomu Pichia pastoris (viz. Obr. 4.4), zejména pak  
u mitochondriálního genomu Drosophila melanogaster (viz. Obr. 4.1), v části od 1.4 ∙ 104 báze. 
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Tab. 4.2 - Spád rozbalené a kumulované fáze s přehledem délek u analyzovaných sekvencí 
Organismus Typ Spád rozbalené fáze Spád kumulované fáze Délka sekvence 
D. melanogaster 
(Obr. 4.1) MT 0.033884 rad/pb -0.056318 rad/pb 19 517 pb 
G. gallus 
(Obr. 4.2) MT 0.1245 rad/pb -0.40555 rad/pb 16 775 pb 
H. sapiens 
(Obr. 4.3) MT 0.10321 rad/pb -0.3953 rad/pb 16 569 pb 
P. pastoris 
(Obr. 4.4) MT 0.023007 rad/pb 0.12636 rad/pb 35 683 pb 
O. sativa 
(Obr. 4.5) MT 0.061776 rad/pb -0.0050938 rad/pb 490 520 pb 
H. sapiens 
(Obr. 4.6) Nuc 0.20251 rad/pb 0.00094153 rad/pb 135 006 516 pb 
H. sapiens 
(Obr. 4.7) Nuc 0.21211 rad/pb -0.0012758 rad/pb 63025520 pb 
G. gallus 
(Obr. 4.8) Nuc 0.26001 rad/pb -0.0024984 rad/pb 18 911 934 pb 
E. coli 
(Obr. 4.9) Nuc 0.053151 rad/pb * viz. (Tab. 4.3) 4 938 920 pb 
 
Tab. 4.3 - Spád kumulované fáze E. coli (Obr. 4.9) 
Rozsah sekvence Spád kumulované fáze 
1 až 1521796 0.036866 rad/pb 
1521796 až 4114617 -0.041291 rad/pb 
4114617 až 4719190 0.035466 rad/pb 
4719190 až 4845246 -0.059006 rad/pb 
4845246 až 4938920 0.036306 rad/pb 
 
  
  36 
Tab. 4.4 - Četnosti jednotlivých nukleotidů A,C,G,T. Dále pak purinů a pyrimidinů 
Organismus Typ Adenin Cytosin Guanin Thymin Purin Pyrimidin 
D. melanogaster 
(Obr. 4.1) MT 8152 2003 1479 7883 9631 9886 
G. gallus 
(Obr. 4.2) MT 5075 5444 2266 3990 7341 9434 
H. sapiens 
(Obr. 4.3) MT 5124 5181 2169 4094 7293 9275 
P. pastoris 
(Obr. 4.4) MT 14538 3186 4673 13286 19211 16472 
O. sativa 
(Obr. 4.5) MT 136863 107346 107758 138549 244621 245895 
H. sapiens 
(Obr. 4.6) Nuc 38307244 27236798 27268038 38317436 65575282 65554234 
H. sapiens 
(Obr. 4.7) Nuc 16523053 13107828 13149412 16725227 29672465 29833055 
G. gallus 
(Obr. 4.8) Nuc 4992801 4002539 3963699 4973007 8956500 8975546 
E. coli 
(Obr. 4.9) Nuc 1222723 1251581 1243439 1221177 2466162 2472758 
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5 KLASIFIKACE MITOCHONDRIÁLNÍCH 
SEKVENCÍ – TEORETICKÉ 
PŘEDPOKLADY 
V této části práce se budu zabývat klasifikací mitochondriálních sekvencí. Využiji 
poznatků z předchozích kapitol k porovnání podobnosti sekvencí vyjádřených pomocí 
2D reprezentace (jako rozbalené a kumulované fáze). Srovnání sekvencí budu provádět 
výpočtem RMSD, nebo korelačního koeficientu mezi páry sekvencí. Takto získané 
koeficienty budou sloužit jako vstupní data pro distanční matici, ze které bude sestrojen 
dendrogram, vyjadřující podobnost zkoumaných sekvencí. Pro pochopení algoritmu, 
pomocí kterého realizuji vlastní klasifikaci, nejprve rozeberu nejdůležitější pojmy ze 
související problematiky a až poté uvedu kroky využité při realizaci programu. 
5.1 Shluková analýza 
Protože se v práci zabývám tvorbou dendrogramu, je nezbytné uvést pojem shluková 
analýza. 
Shluková analýza (Cluster analysis) je metoda zabývající se zkoumáním 
podobnosti vícerozměrných objektů a jejich následné klasifikace do tříd neboli shluků. 
Cílem je nalézt shluky objektů takovým způsobem, aby si členy shluku byly navzájem 
podobné, ale nebyly příliš podobné objektům mimo tento shluk. 
V této práci využívám hierarchických metod shlukování, kdy pro sestavení matice 
podobností je použita metoda založená na vzdálenosti. Na vhodné volbě metriky poté 
závisí výsledné roztřídění objektů do shluku. Využívám metod výpočtu RMSD  
(root-mean-square deviation) ( 5.2 ) a korelačního koeficientu ( 5.3 ) (o výhodnosti 
které z nich, bude pojednáno dále). 
Volitelným krokem je konverze originálních atributů do nových – bezrozměrných 
atributů. Důvodem je odstranění vlivu jednotek, ve kterých jsou jednotlivé atributy 
získány. Pro převod se využívá standardizační funkce – metoda dělení maximální 
hodnotou i-tého řádku ( 5.1 ). 
 𝑧𝑧𝑖𝑖𝑗𝑗 = (𝑥𝑥𝑖𝑖𝑗𝑗  )𝑚𝑚𝑎𝑎𝑥𝑥𝑖𝑖(𝑥𝑥𝑖𝑖𝑗𝑗 )  ( 5.1 ) 
pro nové atributy 𝑧𝑧𝑖𝑖𝑗𝑗  pak platí 0 ≤ 𝑧𝑧𝑖𝑖𝑗𝑗 ≤ 1 . 
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Po sestrojení matice podobností, můžeme přistoupit k samotnému vytváření shluků. 
Mezi nejčastěji používanou metodu pro vytváření shluků patří UPGMA (unweighted  
pair-group  method  using  arithmetic  averages). 
Metoda UPGMA spočívá v úpravě matice podobností takovým způsobem, že nové 
shluky jsou vytvářeny sloučením dvou objektů, mezi kterými je nejmenší vzdálenost a 
následný výpočet vzdáleností mezi nově vzniklým shlukem a ostatními objekty 
realizujeme skrze aritmetický průměr. Upravenými hodnotami naplníme vzniklou 
matici. Pro lepší představu uvedu krátký příklad prvního kroku výpočtu: 
 
Sloučíme objekty, mezi kterými je nejmenší vzdálenost 𝑒𝑒13 = 13. Tím nám vzniknou 
shluky 2,4 a (13). Vypočteme nové vzdálenosti: 
 
 𝑒𝑒2(13) = 12 (𝑒𝑒21 + 𝑒𝑒23) = 12 (15 + 21) = 18  
   




Obdobným způsobem pokračujeme, až do sloučení všech objektů, kdy získáme hodnoty 
objektů 𝑒𝑒24 = 16 a 𝑒𝑒(13)(24) = 15,25. Poté již můžeme snadno vykreslit dendrogram 
(viz. Obr. 5.1). 
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Obr. 5.1 - Dendrogram vykreslený metodou UPGMA pro vzorová data. 
5.1.1 RMSD (root-mean-square deviation) 
Vstupní data jsou vyjádřena signály reprezentující vývoj rozbalené, nebo kumulované 
fáze. Cílem je posoudit jak moc se takto vyjádřené signály mezi sebou liší – jaká je 
jejich podobnost. Číslo, na základě kterého budeme tuto odlišnost posuzovat, se nazývá 
root-mean-square deviation.  
Algoritmus výpočtu je takový (pro první dva signály), že vezmeme oba signály a 
v každém vzorkovacím bodě provedeme jejich rozdíl – tím získáme jejich odchylku. Po 
umocnění tohoto rozdílu na druhou získáme kvadratickou odchylku. Následným 
výpočtem sumy kvadratické odchylky, podělením délkou vstupních signálů a 
odmocněním získáme výstupní koeficient RMSD. Takovýmto způsobem spočteme 
RMSD mezi všemi porovnávanými sekvencemi vyjádřenými signálovým průběhem a 
zapíšeme je do distanční (podobnostní) matice. 
 𝑅𝑅𝑀𝑀𝑆𝑆𝑅𝑅(𝜃𝜃1,𝜃𝜃2) = �∑ �𝑥𝑥1,𝑖𝑖 − 𝑥𝑥2,𝑖𝑖�2𝑛𝑛𝑖𝑖=1 𝑛𝑛  ( 5.2 ) 
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Pro lepší názornost uvedu krátký příklad: 
Mějme zadané průběhy: 
𝜃𝜃1 = [1,3,5,4] 
𝜃𝜃2 = [1,2,4,5] 
𝜃𝜃3 = [4,7,8,9] 
Pak RMSD vzdálenosti spočteme jako: 
𝑅𝑅𝑀𝑀𝑆𝑆𝑅𝑅12 = �(1 − 1)2 + (3 − 2)2 + (5 − 4)2 + (4 − 5)24 =̇ 0,8660 
𝑅𝑅𝑀𝑀𝑆𝑆𝑅𝑅13 = �(1 − 4)2 + (3 − 7)2 + (5 − 8)2 + (4 − 9)24 =̇ 3,8406 
𝑅𝑅𝑀𝑀𝑆𝑆𝑅𝑅23 = �(1 − 4)2 + (2 − 7)2 + (4 − 8)2 + (5 − 9)24 =̇ 4,0620 
Z příkladu jasně vidíme, že nejpodobnější jsou si průběhy 𝜃𝜃1 a 𝜃𝜃2. Naopak nejméně 
podobné jsou si průběhy 𝜃𝜃2 a 𝜃𝜃3. 
Závěrem lze říci, že pokud jsou signály stejné, má číslo vyjadřující RMSD hodnotu 
nula. Pokud se signály liší málo, je nízké, pokud hodně, je vysoké. 
5.1.2 Korelační koeficient 
Hodnocením závislosti 2 kvantitativních znaků se zabývá dvourozměrná statistika. Lze 
říci, že dvě veličiny jsou závislé, pokud jejich hodnoty navzájem jistým způsobem 
korespondují. Tento vztah lze popsat korelační analýzou, kdy zkoumáme vztahy 
proměnných pomocí různých měr závislosti, zvaných korelační koeficienty.  Korelační 
závislost je typická pro proměnné sledované v biologii, kdy přímá funkční závislost 
mezi veličinami prakticky neexistuje.  
Pro zjištění těsnosti závislosti dvou náhodných spojitých proměnných tedy 
využíváme statistickou metodu, zvanou korelační analýza. Korelace zde vyjadřuje míru 
stupně asociace dvou veličin. Pokud jsou veličiny korelovatelné, mají hodnoty jedné 
veličiny tendenci vyskytovat se společně s určitými hodnotami druhé veličiny. Jedná se 
tedy o vztah dvou proměnných, které jsou vzájemně závislé. Míra této závislosti může 
být nulová (neexistence korelace), kdy se všechny hodnoty jedné proměnné vyskytují 
stejně pravděpodobně s každou hodnotou druhé proměnné. Nebo může být až absolutní, 
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kdy s danou hodnotou jedné proměnné, se vyskytuje právě jedna hodnota proměnné 
druhé.  
Pro kvantitativní vyjádření těsnosti vztahu mezi dvěma spojitými náhodnými 
proměnnými je nejčastěji používanou mírou síly vztahu Pearsonův korelační koeficient 
„r“, který je dán vztahem ( 5.3 ).   
 𝑟𝑟(𝜃𝜃1,𝜃𝜃2) = ∑ (𝑛𝑛𝑖𝑖=1 𝑥𝑥1,𝑖𝑖 − ?̅?𝑥1)(𝑥𝑥2,𝑖𝑖 − ?̅?𝑥2)
�∑  (𝑛𝑛𝑖𝑖=1 𝑥𝑥1,𝑖𝑖 − ?̅?𝑥1)2 ∑  (𝑛𝑛𝑖𝑖=1 𝑥𝑥2,𝑖𝑖 − ?̅?𝑥2)2  ( 5.3 ) 
 
Korelační koeficient pro dvě sekvence DNA vyjádřené v zápisu pomocí rozbalené, 
nebo kumulované fáze, počítáme z párových hodnot signálů 𝜃𝜃1 a 𝜃𝜃2 délky 𝑛𝑛.  
Korelační koeficient nabývá hodnot v intervalu 〈−1 ; +1〉, kdy čím větší je 
absolutní hodnota korelačního koeficientu, tím těsnější je korelace mezi oběma 
proměnnými. Kladná hodnota korelačního koeficientu vyjadřuje positivní korelaci, 
přičemž hodnota 𝑟𝑟 = +1 vyjadřuje úplnou (lineární) přímou závislost. Záporná hodnota 
vyjadřuje negativní korelaci, hodnota 𝑟𝑟 = −1 odpovídá úplné (lineární) nepřímé 
závislosti. Pokud je hodnota korelačního koeficientu rovna nule, pak závislost mezi 
veličinami neexistuje. 
Protože neanalyzuji průběh, ale spíše vztah, který je mezi sekvencemi, jsou 
hodnoty 𝑟𝑟 = +1 a 𝑟𝑟 = −1 uvažovány ekvivalentně jako maximální souhlas. Pak míra 
podobnosti dvou sekvencí bude vyjádřena dle vztahu ( 5.1 ). 
 𝑑𝑑𝑘𝑘𝑘𝑘 = 1 − |𝑟𝑟𝑘𝑘𝑘𝑘 | ( 5.4 ) 
[16][17][18][19].  
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6 KLASIFIKACE MITOCHONDRIÁLNÍCH 
SEKVENCÍ – ALGORITMUS VÝPOČTU 
S využitím znalostí popsaných v předchozích kapitolách nyní popíši, jakým způsobem 
je realizován samotný program sloužící k vykreslení dendrogramu. Algoritmus výpočtu 
je shrnut v níže uvedeném vývojovém diagramu. 
 
 
Nyní se budu věnovat podrobněji jednotlivým krokům. Vynechám však vysvětlení 
výpočtu kumulované (vypočtena pomocí vlastní funkce CumsumFN.m) a rozbalené fáze 
(vypočtena pomocí vlastní funkce UnwrapFN.m), protože jsem se této problematice 
věnoval již v kapitolách 3 a 4. 
Načtení sekvencí
(1D sekvence ve formátu ".fasta")
Výpočet Kumulované a Rozbalené fáze
Výpočet výkonového spektra u všech sekvencí
Detrendizace
Srovnání délky všech sekvencí a podvzorkování
Normalizace signálu
Výpočet distanční matice
(Výpočtem RMSD, nebo korelačního koeficientu)
Sestrojení dendrogramu
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6.1 Načtení sekvencí 
Jako zdroj sekvencí využívám Genomickou databázi NCBI (National Center for 
Biotechnology Information), která patří mezi nemoderované databáze. Sekvence jsou po 
stažení uloženy v jednom souboru. Z důvodu přehledného zobrazení ve finální podobě 
dendrogramu je vhodné, aby počet sekvencí nebyl příliš vysoký (počet do 30 sekvencí). 
Pro možnost dalšího zpracování si sekvenční data a hlavičky ukládám do 
samostatných proměnných. 
6.2 Výpočet výkonového spektra 
Hlavní výhodou číslicového zpracování genomů je oproti jiným metodám jejich nižší 
výpočetní náročnost. Genetickou sekvenci vyjádřenou ve tvaru signálu si můžeme 
dovolit zkrátit (podvzorkovat) a tím tuto výpočetní náročnost ještě snížit. Je však 
důležité zabezpečit aby nedošlo ke ztrátě informace obsažené v signálu. Proto před 
samotnou aplikací filtru počítám výkonové spektrum u všech převedených sekvencí. 
Výkonové spektrum získáme jako druhou mocninu absolutní hodnoty spektra 
vypočteného Fourierovou transformací (v Matlabu je tento výpočet realizován pomocí 
rychlé Fourierovy transformace). Získáme tak informaci o rozložení výkonu neseného 
signálem. Následujícím krokem je zjistit, kde leží 99,9% užitečné hodnoty signálu. 
Prvním požadavkem je odstranění stejnosměrné složky nesené signálem, což 
provedeme odstraněním první hodnoty spektra. Dále, protože je spektrum symetrické, 
postačí využit pouze jeho polovinu. Na této polovině výkonového spektra vypočteme 
kumulovanou sumu všech vzorků. V dalším kroku zjistíme, které hodnoty jsou menší, 
než 99,9% poslední (tedy maximální) složky.  
Následným podílem počtu složek v jedné polovině spektra s počtem složek 
poloviny spektra menších než 99,9% maximální hodnoty získám poměr, o který je 
možné signál podvzorkovat při zachování 99,9% užitečné hodnoty signálu. 
Jako názorný příklad je uvedeno výkonové spektrum kumulované fáze 
mitochondriální sekvence organismu Gallus gallus, přičemž faktor podvzorkování je 
nastaven na hodnotu 14. Spektrum je vykresleno pomocí vlastní funkce PowSpec.m. 
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Obr. 6.1 - Výkonové spektrum kumulované fáze sekvence Gallus gallus mitochondrion, 
complete genome. Maximální hodnota spektra je 5,5136 × 1014 . Délka sekvence je 
16775bp. 
Tímto způsobem zjistím koeficienty, o které je možné signál podvzorkovat, 
a z nich vyberu ten nejmenší. Signál je možno při zachování výše uvedených požadavků 
podvzorkovat u většiny mitochondriálních sekvencí 10 krát. 
6.3 Detrendizace 
Na základě poznatků o spádu kumulované a rozbalené fáze mitochondriálních 
sekvencí (viz. kapitola 4) provádím odstranění trendu výpočtem koeficientů polynomu 
prvního stupně (lineární polynom). Vypočítaný trend následně odčítám od originálního 
signálu. Na Obr. 6.2 je názorně ukázáno, jak probíhá detrendizace originální sekvence 
(vytvořeno pomocí vlastní funkce Detrend.m). Výpočet trendu tímto způsobem 
provádím u všech sekvencí. 
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Obr. 6.2 - Princip detrendizace kumulované fáze sekvence Gallus gallus mitochondrion, 
complete genome 
6.4 Srovnání délky sekvencí a podvzorkování 
Protože genetické sekvence nejsou stejně dlouhé, pak i jejich vyjádření v rozbalené či 
kumulované fázi mají odlišnou délku. Aby bylo možné sekvence vzájemně porovnávat 
a díky tomu vypočítat koeficienty pro distanční matici, je nezbytné délky sekvencí 
(signálů) srovnat. Zároveň v tomto kroku signál i podvzorkujeme (provedeme decimaci 
signálu [20][21] ). 
 Decimace signálu je snížení jeho vzorkovacího kmitočtu o celočíselný násobek D. 
Algoritmus decimace je takový, že před samotným podvzorkováním omezíme jeho 
spektrum filtrací dolní propustí, čímž zabráníme aliasingu (výskytu nežádoucích 
kmitočtových složek spektra). Následně výběrem každého D-tého vzorku snížíme jeho 
vzorkovací frekvenci.  
Hodnota faktoru, podle kterého signály podvzorkujeme, je získána z poměru délky 
aktuálního signálu v cyklu k délce nejkratšího signálu. Tento poměr poté násobíme 
koeficientem získaným z výpočtu výkonového spektra (viz. kapitola 6.2). Touto 
úpravou signály získají jednak stejnou délku a dále pak jsou maximálně podvzorkovány 
při zachování 99,9% užitečné informace v signálu. Decimace signálu je provedena 
pomocí funkce prevzorkuj.m. 
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6.5 Normalizace signálu 
Normalizací signálu se rozumí převod hodnot reprezentující signály do intervalu < 0; 1 >. Mechanismus výpočtu spočívá v nalezení minimální hodnoty signálu. Pokud 
tuto hodnotu odečteme od všech vzorků signálu, získáme upravený rozsah od nuly až do 
maximální hodnoty signálu. Nyní, aby byl signál omezen do rozsahu < 0; 1 >, 
nalezneme maximální hodnotu signálu, kterou podělíme všechny vzorky. Tím získáme 




Obr. 6.3 - Princip normalizace kumulované fáze sekvence Rhipicephalus sanguineus 
mitochondrion, complete genome 
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6.6 Výpočet distanční matice 
Distanční matice slouží jako vstupní data pro shlukovou analýzu. Teoretické 
předpoklady, včetně vysvětlení způsobu výpočtu koeficientů distanční matice pomocí 
RMSD a korelačního koeficientu jsou uvedeny v kapitole 5. 
Distanční matice je vypočítána pomocí RMSD a korelačního koeficientu ze všech 
vstupních sekvencí a to jak pro rozbalenou, tak pro kumulovanou fázi. Z důvodu 
možného porovnání výsledků získaných těmito dvěma metodami jsou hodnoty v matici 
normalizovány.  
Výstupem tohoto kroku jsou tedy čtyři distanční matice reprezentující vzdálenosti 
mezi sekvencemi. Pomocí těchto matic je v dalším kroku vykreslen samotný 
dendrogram. Příkladem výstupu tohoto kroku může být např. matice  
uvedená v Tab. 6.1. 
Tab. 6.1 - Distanční matice vypočtená pro sedm sekvencí 
0 0,404747 0,678206 0,96595 0,557746 0,615748 0,609292 
0,404747 0 0,585418 0,962652 0,450293 0,641474 0,750923 
0,678206 0,585418 0 0,550143 0,87223 0,167572 0,809666 
0,96595 0,962652 0,550143 0 0,917122 0,671376 0,743299 
0,557746 0,450293 0,87223 0,917122 0 1 0,991002 
0,615748 0,641474 0,167572 0,671376 1 0 0,9389 
0,609292 0,750923 0,809666 0,743299 0,991002 0,9389 0 
6.7 Sestrojení dendrogramu 
Vykreslení dendrogramu metodou UPGMA (viz. kapitola 5.1) z distanční matice již lze 
realizovat jednoduše pomocí funkce linkage integrované v Matlabu. Pro lepší 
přehlednost byly hlavičky vstupních sekvencí ořezány pouze na název organismu. 
Vzniknou tedy čtyři distanční stromy, reprezentující podobnost vstupních sekvencí. 
Tab. 6.2 - Přehled zdrojů dat a metod použitých pro sestrojení dendrogramu 
Dendrogram Zdrojová data Metoda výpočtu distanční matice 
1 Kumulovaná fáze RMSD 
2 Rozbalená fáze RMSD 
3 Kumulovaná fáze Korelační koeficient 
4 Rozbalená fáze Korelační koeficient 
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6.8 Softwarové řešení 
Po domluvě s vedoucí bakalářské práce jsme se rozhodli zaměřit se v práci na rozebrání 
problematiky klasifikace mitochondriálních sekvencí. Vyzkoušel jsem převod DNA 
sekvence mitochondriálních genů ze symbolického zápisu do 1D, 2D i 3D reprezentace. 
Pro samotnou klasifikaci je využito pouze 2D komplexní reprezentace. Zbylé dvě – 1D 
a 3D nejsou pro klasifikaci vhodné (viz. kapitola 3.4), z toho důvodu je práce 
z teoretického i praktického hlediska více zaměřena na rozbor problematicky týkající se 
2D reprezentace.  
Všechna programová řešení využitá v této práci, jsou přiložena na CD, kde jsou 
zároveň vhodně okomentována a je k nim vyhotovena uživatelská nápověda (nápovědu 
lze v Matlabu vyvolat příkazem help název_funkce), dle které lze funkce obsluhovat. Je 
přiložen dokument Help.pdf, ve kterém jsou popsány vstupy a výstupy funkcí a 
parametry, které lze při výpočtu zadat. Pro možnost okamžité práce jsou k funkcím 
přiložena i vzorová data sloužící jako vstupy funkcí.   
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7 KLASIFIKACE MITOCHONDRIÁLNÍCH 
SEKVENCÍ – VÝSLEDKY A DISKUZE 
V této kapitole jsem se zabýval klasifikací mitochondriálních genomů u konkrétních 
organismů. Porovnal jsem mitochondriální genom zástupců říše živočichů - hmyz 
(Insecta), ptáci (Aves), savci (Mammalia) a klepítkatci (Chelicerata). Z každé třídy 
živočichů je zvoleno 5 reprezentativních zástupců. Celkem tedy porovnávám 20 
organismů. 
Jako zdroj dat jsem využil Genomickou databázi NCBI (National Center for 
Biotechnology Information). 
Tuto klasifikaci jsem provedl na základě algoritmu popsaného v kapitolách 5 a 6. 
Taxonomické zařazení porovnávaných organismů je uvedeno v Tab. 7.1. Barevně jsou 
odlišeny jednotlivé třídy živočichů. Těmto barvám poté odpovídají i barvy živočichů 
v dendrogramech. 
Tab. 7.1 - Taxonomické zařazení porovnávaných organismů, včetně českého názvu. 
Říše Kmen Podkmen Třída Druh (latinsky) Druh (česky) [22] 
Animalia Arthropoda Chelicerata Arachnida Amblyomma triguttatum klíště trojtečné 
Animalia Arthropoda Chelicerata Arachnida Habronattus oregonensis Habronattus oregonensis 
Animalia Arthropoda Chelicerata Arachnida Ixodes persulcatus Ixodes persulcatus 
Animalia Arthropoda Chelicerata Arachnida Ixodes uriae Ixodes uriae 
Animalia Arthropoda Chelicerata Arachnida Rhipicephalus sanguineus piják psí 
Animalia Arthropoda Hexapoda Insecta Blattella germanica rus domácí 
Animalia Arthropoda Hexapoda Insecta Dermatobia hominis Dermatobia hominis 
Animalia Arthropoda Hexapoda Insecta Haematobia irritans bodalka malá 
Animalia Arthropoda Hexapoda Insecta Hypoderma lineatum střeček jižní 
Animalia Arthropoda Hexapoda Insecta Philaenus spumarius pěnodějka obecná 
Animalia Chordata Vertebrata Aves Anas formosa čírka sibiřská 
Animalia Chordata Vertebrata Aves Carduelis sinica zvonek čínský 
Animalia Chordata Vertebrata Aves Meleagris gallopavo krůta domácí 
Animalia Chordata Vertebrata Aves Pica pica straka obecná 
Animalia Chordata Vertebrata Aves Sturnus tristis majna obecná 
Animalia Chordata Vertebrata Mammalia Camelus bactrianus velbloud dvouhrbý 
Animalia Chordata Vertebrata Mammalia Equus caballus kůň domácí 
Animalia Chordata Vertebrata Mammalia Gorilla gorilla gorila nížinná 
Animalia Chordata Vertebrata Mammalia Mus musculus myš domácí 
Animalia Chordata Vertebrata Mammalia Rattus norvegicus potkan obecný 
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Obr. 7.1 - Dendrogram (RMSD, Kumulovaná fáze) 
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Obr. 7.3 - Dendrogram (Korelační koeficient, Rozbalená fáze) 
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Z výše uvedených dendrogramů je patrné, že záleží jak na metodě výpočtu, tak i na 
formátu vstupních dat. Velmi podobně vychází výsledky dendrogramů sestrojených 
z kumulované fáze metodou RMSD (Obr. 7.1) i korelačním koeficientem (Obr. 7.2). 
V těchto dendrogramech lze pozorovat zřetelné roztřízení dle předpokládané příbuznosti 
organizmů. V samostatné větvi se vyskytují zástupci jak savců, tak i ptáků. Lze 
pozorovat i velkou podobnost mezi celými třídami savců a ptáků vzhledem k ostatním 
organismům. Rozdělení zástupců hmyzu a klepítkatců již sice není tak dobré, přesto je 
však jistým způsobem charakteristické. Je vidět, že euklidovské vzdálenosti mezi těmito 
sekvencemi jsou daleko větší, než je tomu u sekvencí savců a ptáků. Tato skutečnost 
mohla mít vliv na výpočetní algoritmus. 
Dendrogramy sestrojené z rozbalené fáze se od dendrogramů z kumulované fáze 
dosti liší. Je patrné, že zde klasifikace nedopadla tak dobře jak metodou RMSD 
(Obr. 7.4), tak výpočtem korelačního koeficientu (Obr. 7.3). Selekce savců a ptáku není 
již charakteristická. Pozorovatelné je snad jen roztřízení zástupců organismů na úrovni 
dvojic. 
Dalo by se tedy říci, že pro získání informací o podobnosti mitochondriálních 
sekvencí organismů je nejvhodnější využít jako vstupní data pro shlukovou analýzu 
sekvence vyjádřené kumulovanou fází. Samotný výpočet dat pro distanční matici lze 
pak realizovat jak výpočtem koeficientu RMSD, tak i kvadratickou odchylkou. 
Tento výpočetní algoritmus přináší obrovské výhody oproti běžným metodám, 
které jsou založeny na analýze symbolického zápisu biologických sekvencí, z hlediska 
výpočetní náročnosti. Symbolické sekvence je třeba před stanovením distance 
mnohonásobně zarovnat, což je proces náročný na paměť počítače. Sekvence  
v numerickém zápisu nezarovnáme, ale jejich stejnou délku získáváme decimací – což 
je podstatně méně náročný proces. Podvzorkovat takovýmto způsobem symbolickou 
sekvenci není možné.  
Číslicovým zpracováním tak bylo možné dosáhnout klasifikace dvaceti sekvencí, 
každá o přibližné délce 16000 pb, při vyhotovení čtyř dendrogramů za čas 
∓ 7,5 sekundy. Pro srovnání na PC s pamětí RAM o velikosti 4GB, nebylo možné 
pomocí funkcí Bioinformatického toolboxu (tedy analýzou symbolického zápisu) 
porovnat ani tři takto dlouhé sekvence a výpočet selhal. Číslicové zpracování tak přináší 
pro analýzu jak mitochondriálních genů, tak DNA obecně velké výhody z hlediska 
výpočetní náročnosti a to při zachování informace obsažené v mitochondriální, či DNA 
sekvenci.  
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8 ZÁVĚR 
V této bakalářské práci na téma „Číslicové zpracování mitochondriálních genomů“ jsem 
popsal a vyzkoušel zcela nový způsob klasifikace mitochondriálních sekvencí, při 
kterém jsem využil převodu symbolické sekvence do numerického zápisu. 
Pro převod do numerického zápisu jsem využil 4D binární reprezentace, díky 
čemuž jsem získal čtyři indikační sekvence (uA(n), uC(n), uT(n), uG(n)), pomocí kterých 
vyjadřujeme přítomnost nebo nepřítomnost dané báze na pozici n. Takto převedená data 
lze dále zobrazit pomocí nukleotidového čtyřstěnu (3D reprezentace) a tuto 3D 
reprezentaci můžeme zredukovat do 2D prostoru projekcí nukleotidového čtyřstěnu do 
adekvátně zvolené roviny. Pokud námi zvolenou rovinu budeme považovat za 
komplexní, získáme novou komplexní reprezentaci nukleotidů. Poté, co jsem genetická 
data převedl do komplexní 2D reprezentace, vypočetl jsem jejich rozbalenou a 
kumulovanou fázi a vše vykreslil do grafů.  
Pomocí rozbalené a kumulované fáze jsem porovnal genetická data 
mitochondriálních genomů, eukaryotického a prokaryotického chromozomu vybraných 
organismů. Zjistil jsem, že kumulované i rozbalené fáze u mitochondriálních sekvencí 
se liší od fází jak eukaryotického, tak prokaryotického chromozomu. 
V další části práce jsem se zaměřil již přímo na možnost klasifikace 
mitochondriálních sekvencí. Pro převod zdrojových genetických dat jsem využil 2D 
komplexní reprezentace. Pomocí shlukové analýzy se mi podařilo na základě sestrojení 
podobnostní matice metodami RMSD a korelačního koeficientu vyhotovit dendrogramy 
vyjadřující podobnost mitochondriálních sekvencí. Pro vyhotovení dendrogramu, jako 
zdrojová data nejvíce vyhovovala 2D reprezentace vyjádřená kumulovanou fází. 
V těchto dendrogramech lze pozorovat úspěšnou klasifikaci mitochondriálních 
sekvencí.  
Největší výhodou číslicového zpracování mitochondriálních sekvencí a DNA 
sekvencí obecně je nízká výpočetní náročnost celého procesu. 
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SEZNAM SYMBOLŮ, VELIČIN A ZKRATEK 
 
ATP Adenosintrifosfát, energeticky bohatá látka 
IUPAC International Union of Pure and Applied Chemistry 
IUBMB International Union of Biochemistry and Molecular Biology 
pb Párů bazí 
MT Mitochondrion 
Nuc Nuclear 
RMSD Root-mean-square deviation 
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A 1D, 2D, 3D REPREZENTACE 






Obr. 8.1 - Srovnání 1D reprezentace mitochondriální sekvence organismů Mus musculus a 
Rattus norvegicus strain Wistar pro prvních 400 bp v sekvenci. 
 










Vykreslení 1D reprezentace organismu Mus musculus










Vykreslení 1D reprezentace organismu Rattus norvegicus strain Wistar
Vykreslení 1D reprezentace organismu Mus musculus 





A.2 2D reprezentace 
 
 
Obr. 8.2 - Srovnání 2D reprezentace mitochondriální sekvence organismů Mus musculus a 
Rattus norvegicus strain Wistar 
  
Vykreslení rozbalené a kumulované fáze  
organismů Mus musculus a Rattus norvegicus Wistar 
 III 
 
A.3 3D reprezentace 
 
 
Obr. 8.3 - Srovnání 3D reprezentace mitochondriální sekvence organismů Mus musculus a 
Rattus norvegicus strain Wistar 
  
Vykreslení 3D reprezentace organismů Rattus norvegicus strain Wistar a Mus musculus 
 IV 
 
B POUŽITÉ SKRIPTY 
B.1 CumsumUnwrapPlot.m 





% *** Načtení souboru FASTA  
S1 = fastaread('HomoSapiensChr20.fasta'); 
VstupniSeqence = S1.Sequence; 
% --- 
% *** Vytvoření 4 indikačních vektorů 
uAllcomplex=zeros(1,(length(VstupniSeqence))); 
% --- 
% *** Výpočet délky sekvence 
uLengthACGT=length(VstupniSeqence); 
% --- 















% *** Převod FASTA sekvence do vektorového zápisu v komplexním tvaru 
dle vzorce: 
% a =  1 + j 
% c =- 1 - j 
% g =- 1 + j 












% *** Výpočet rozbalení sumy 
uUnwrap=unwrap(uAngle); 
% --- 
% *** Výpočet kumulované sumy 
uCumsum=cumsum(uAngle); 
% --- 







legend('Rozbalená fáze','Kumulovaná fáze','Location','NorthWest') 





C OBSAH PŘILOŽENÉHO CD 
C.1 Textová část práce ve formátu *.pdf 















C.4 Nápověda k funkcím v dokumentu Help.pdf 
 
 
 
 
 
